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В обзоре освещены основные достижения протеомных исследований с применением методов масс-спектрометрии 
и двумерного электрофореза в области дерматологии. Рассматриваются работы по изучению наиболее распространен-
ных хронических дерматозов, таких как псориаз, атопический дерматит, вульгарные угри и грибовидный микоз. На сегод-
няшний день протеомный анализ в дерматологии является перспективным направлением, так как позволяет расширить 
знания о молекулярных механизмах патогенеза хронических заболеваний кожи. Кроме того, протеомные технологии на-
правлены на поиск потенциальных биомаркеров заболеваний и мишеней для воздействия лекарственных средств. 
Ключевые слова: псориаз, атопический дерматит, акне, грибовидный микоз, протеомный анализ, масс-спектро-
метрия, 2D-электрофорез.
The review covers the key achievements of proteome studies using mass spectrometry and two-dimensional electrophoresis 
methods in the field of dermatology. Works studying the most prevalent chronic dermatoses such as psoriasis, atopic dermatitis, 
acne vulgaris and mycosis fungoidea are examined. Proteome analysis in dermatology is a promising technique today because 
it makes it possible to study molecular pathogenic mechanisms of skin chronic diseases in a greater detail. In addition, proteome 
technologies are aimed at searching for potential disease biomarkers and targets for drugs.
Key words: psoriasis, atopic dermatitis, acne, mycosis fungoidea, proteome analysis, mass spectrometry, 
2D electrophoresis.
Кожа является самым большим по площади орга-
ном человеческого организма, выполняющим мно-
жество важных функций. Так, она формирует есте-
ственный барьер для внешних стрессорных факто-
ров (например, УФ-излучение, микроорганизмы), 
является органом иммуногенеза, участвует в тер-
морегуляции и обмене. Такое разнообразие функ-
ций обусловливает сложность биохимических про-
цессов, происходящих в коже. любое воздействие 
на кожу вызывает системные изменения экспрессии 
многих генов как на уровне РНК, так и на белковом 
уровне. Высокопроизводительный анализ измене-
ния экспрессии генов при различных биологических 
состояниях включает в себя такие постгеномные 
технологии, как транскриптомика и протеомика. 
Под транскриптомикой понимают одновременный 
анализ уровня большинства РНК-транскриптов, за-
частую в масштабе целого генома. Протеомика же 
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объединяет высокопроизводительный качествен-
ный и количественный анализ белков в биоматери-
але [37]. 
В то время как геномика (и генетика) изучают не-
что более или менее постоянное, задачи протеомики 
сложны из-за ситуационного характера совокупно-
сти белков (протеома). Действительно, каждый счи-
тываемый с мРНК белковый продукт может подвер-
гаться посттрансляционным изменениям (фосфо-
рилированию, гликозилированию, метилированию 
и др.), существовать в альтернативных вариантах 
за счет альтернативного сплайсинга и расщепления 
протеазами, а также взаимодействовать с други-
ми белками (функциональная протеомика). что ка-
сается кожи человека, то ее протеомный профиль 
и белок-белковые взаимодействия в ней настолько 
разнообразны, что некоторые авторы предлага-
ют ввести термин «скиномика» (skinomics) для об-
ласти протеомики, изучающей биомолекулы кожи 
и их взаимодействия [4].
Протеомика кожи человека находится, по суще-
ству, в начальной стадии своего развития. В част-
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ности, методами протеомики исследован белковый 
профиль кожи при различных стрессовых воздей-
ствиях (бактериальной или вирусной инвазии, воз-
действии УФ-излучения, химических раздражите-
лей и т. д.) [12, 13]. Протеомные методы широко ис-
пользуются для поиска биомаркеров злокачествен-
ных новообразований. Существующие в данной 
области разработки применяли для исследования 
хронических дерматозов и аутоиммунных заболева-
ний кожи с целью осуществления подходов к ранней 
диагностике, разработке прогностических моделей, 
а также для поиска новых мишеней лекарственных 
препаратов и контроля их терапевтической эффек-
тивности (табл. 1, 2). 
Методы протеомики
Общая техническая схема протеомного анали-
за состоит из двух последовательных этапов: раз-
деления белков протеома и их идентификации 
в основном посредством различных методов масс-
спектрометрии. После экстракции белков из био-
материала происходит их разделение различными 
методами. Распространенным методом исследова-
ния протеома кожи является двумерный электро-
форез в полиакриламидном геле (2-dimensional gel 
electrophoresis; 2DE). Двумерный электрофорез яв-
ляется методом разделения смеси белков на основа-
нии их заряда и массы. Так, в первом направлении 
белки перемещаются в геле в зависимости от значе-
ния своих изоэлектрических точек. На втором этапе 
электрофоретическое разделение происходит по мо-
лекулярной массе белков за счет их солюбилизации 
додецилсульфатом натрия. Этот метод позволяет 
провести разделение тысяч белков, которые на ко-
нечном этапе имеют вид окрашенных пятен на геле 
[14]. Другим распространенным вариантом разде-
ления является жидкостная хроматография (liquid 
chromatography; LC), в частности высокоэффектив-
ная жидкостная хроматография (HPLC). В связи 
с тем что HPLC плохо совместима с высокомолеку-
лярными соединениями, белки протеома перед на-
несением на хроматографическую колонку обычно 
расщепляют на пептиды протеазой, в частности 
трипсином.
Идентификацию белков проводят при помощи 
масс-спектрометрии (MS). Цитируя нобелевского 
Таблица 1
Методы и биоматериал, применяющиеся в исследовании протеома при хронических дерматозах
Заболевание Биоматериал Метод исследования Источник литературы
Псориаз Сыворотка крови Нано-LC-MS/MS + ИФА [28]
SELDI-TOF [9]
Кератиноциты 2-DE [6, 7, 20]
Биоптаты кожи 2-DE + MALDI-TOF MS [5]
Атопический дерматит Первичная культура 
фибробластов кожи из очагов 
атопического дерматита
2-DE + MALDI-TOF MS/LC-MS + ПЦР 
в реальном времени
[24—26]
Эозинофилы периферической 
крови 
2-DE + MALDI-TOF MS [34]
Мононуклеарные клетки 
периферической крови
2-DE + MALDI-TOF MS, ПЦР 
в реальном времени, иммуноблоттинг
[17]
Акне Система тканевой камеры 
на животной модели, культура 
P. acnes, клетки сальных желез 
человека
Изотопные метки белков (isotope-coded 
protein label) + нано-LC-MS
[21]
Грибовидный микоз Сыворотка крови SELDI-TOF MS [9]
Таблица 2
Цели исследования протеома при хронических дерматозах
Цель исследования Псориаз Атопический дерматит Грибовидный микоз Акне
Обнаружение биомаркеров L. Carlen и соавт. [5] E. Cowen и соавт. [9]
Исследование патогенеза 
заболевания
J. Celis и соавт. [6,7], 
и P. Madsen и соавт. [20], 
T. Plavina и соавт. [28]
Y. Park и соавт. [23—25], 
S. Yoon и соавт. [34], 
W. Kim и соавт. [17]
T. Nakatsuji  
и соавт. [21]
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лауреата Джона Фенна, можно сказать, что «масс-
спектрометрия — это искусство измерения атомов 
для определения их молекулярной массы».
Данные масс-спектра пептидов белка возможно 
биоинформационными методами сравнить с теоре-
тической информацией о последовательностях бел-
ков, предсказанных из генома. Физические и биоин-
формационные основы идентификации белков по-
средством масс-спектрометрии не являются предме-
том настоящего обзора и подробно описаны в других 
источниках [1, 2]. Кратко сообщим, что в сочетании 
с 2DE часто используют метод MALDI-TOF (Matrix 
Assisted Laser Desorption Ionization time-of-flight — 
времяпролетная матрично-активированная лазер-
ная десорбция / ионизация) масс-спектрометрии 
[19]. Для анализа пептидной смеси часто исполь-
зуют также сопряжение жидкостной хроматогра-
фии с масс-спектрометрией (LC-MS). многие масс-
спектрометры предоставляют функцию физической 
фрагментации введенных в них соединений и реги-
стрируют также массу их фрагментов (так называе-
мая тандемная масс-спектрометрия — tandem mass 
spectrometry; MS/MS).
Отдельным вариантом исследования протеома 
является SELDI-TOF (Surface-Enhanced Laser Des-
orption Ionization time-of-flight — времяпролетная 
поверхностно-активированная лазерная десорбция 
/ ионизация) масс-спектрометрия, которая пред-
ставляет собой модификацию MALDI-TOF MS. Осо-
бенности данного метода состоят в упрощенной 
стадии разделения белков. хроматографическая 
фаза для этого по методу SELDI находится непо-
средственно на мишени (чипе) MALDI-TOF-масс-
спектрометра. часть белков биоматериала (сыво-
ротка, плазма крови, другие биологические жид-
кости, тканевые и клеточные экстракты) связыва-
ется с хроматографическим носителем, в то время 
как остальные удаляются путем промывки. Затем 
чип помещается в масс-спектрометр, и очищенные 
и обессоленные белки биоматериала регистрируют-
ся, как правило, без идентификации [15], что явля-
ется недостатком метода. Преимуществом SELDI-
TOF масс-спектрометра является ее высокая про-
изводительность, т. е. способность обработки сотен 
образцов и более за короткое время (см. рисунок).
Акне
Акне (обыкновенные угри, Acne vulgaris) — хрони-
ческое воспалительное заболевание сальных желез 
и волосяных фолликулов. Акне является самым рас-
пространенным заболеванием кожи, оно поражает 
до 75% молодых людей, не достигших 20-летнего 
возраста. Однако угревая сыпь наблюдается и после 
40 лет у 26% женщин и 12% мужчин [8]. Высыпа-
ния локализуются преимущественно на коже лица, 
груди и спины, т. е. на участках тела с повышенной 
секрецией кожного сала. Для акне характерен поли-
морфизм высыпаний, которые представлены закры-
тыми и открытыми комедонами, папулами, пусту-
лами. В тяжелых случаях наблюдаются индуратив-
ные и узловато-кистозные элементы, которые могут 
привести к образованию выраженных рубцовых 
изменений [27]. В патогенезе угрей основную роль 
играет гиперпродукция кожного сала в сочетании 
с нарушением пролиферации эпителия выводного 
протока сальных желез, приводящая к закупорке 
фолликула. Обтурация выводного протока сальной 
железы приводит к формированию первичного эле-
мента акне — комедона, в котором создаются анаэ-
робные условия для роста Propionibacterium acnes. 
бактерии вырабатывают множество ферментов 
и медиаторов воспаления, стимулирующих мигра-
цию в очаг иммунных клеток хозяина (полиморфно-
ядерных лейкоцитов и лимфоцитов), что приводит 
к формированию воспалительных элементов на ко-
же [30, 32]. 
Иммунопатогенез вульгарных угрей до конца 
не исследован. Так, степень колонизации фоллику-
лов P. acnes не всегда совпадает с тяжестью клини-
ческих проявлений. Дело в том, что создание экс-
периментальной модели acne vulgaris затруднено, 
что объясняется недостаточной для колонизации 
P. acnes продукцией триглицеридов в волосяных 
фолликулах животных. Интересное исследование 
было проведено T. Nakatsuji и соавт. [21], которые 
использовали достижения биоинженерии для соз-
дания модели микроокружения сальной железы 
при акне in vivo. Система тканевой камеры (tissue 
chamber) создается при подшивании тефлонового 
цилиндра с микроотверстиями подкожно в перед-
нюю брюшную стенку мыши. через несколько дней 
камера полностью покрывается соединительной 
тканью, после чего в нее вводятся клетки сальных 
желез человека, встроенные в дерму (dermis-based 
cell-trapped system), а также культура P. acnes для 
индукции иммунного ответа хозяина. Клетки ин-
фильтрата, полученного из тканевой жидкости дан-
ной камеры, представлены нейтрофилами и макро-
фагами. 
Для протеомного анализа тканевой жидкости 
из камеры авторы использовали изотопные мет-
ки белков (isotope-coded protein label) в сочетании 
с хромато-масс-спектрометрией (нано-LC-MS). 
С помощью этих методов в тканевой жидкости бы-
ло идентифицировано 11 белков, продуцируемых 
клетками мыши и человека, и 2 белка бактериаль-
ного происхождения. Авторы подчеркивают, что 
на настоящий момент невозможно четко разграни-
чить белки мышиного и человеческого происхожде-
ния. Однако было показано, что при колонизации 
P. acnes происходит изменение продукции четы-
рех белков: фибриногена, α-полипептида, β-цепи 
фибриногена, белка S100A9 и ингибитора серино-
вой протеиназы A3K. Например, количество бел-
ка S100A9 значительно возросло после инъекции 
P. acnes. Авторы считают, что этот белок имеет про-
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исхождение из клеток хозяина, так как он обычно 
входит в состав гетеродимера S100А8/A9, антими-
кробного агента нейтрофилов, ответственного так-
же за рекрутирование лейкоцитов к месту воспале-
ния. Продукция ингибитора сериновой протеиназы 
A3K, наоборот, снизилась после инъекции P. acnes.
Ранее сообщалось, что в области высыпаний под 
влиянием P. acnes увеличивается продукция про-
воспалительных цитокинов [16, 36]. Однако в дан-
ной работе не было зафиксировано присутствия 
цитокинов в тканевой жидкости. Авторы объясня-
ют это недостаточной чувствительностью хромато-
масс-спектрометрии (нано-LC-MS), так как при по-
мощи иммуноферментного анализа (ИФА) в ответ 
на инъекцию P. acnes было зафиксировано увеличе-
ние уровня одного из цитокинов — макрофагально-
го воспалительного белка 2 (MIP-2) [21].
Атопический дерматит
Атопический дерматит является одним из самых 
распространенных хронических воспалительных 
дерматозов. Заболеваемость среди населения раз-
витых стран составляет около 20%. локализация 
и морфологические особенности высыпаний зави-
сят от возраста пациентов. Так, в детском возрасте 
преобладают экссудативные проявления с гипере-
мией, отечностью, образованием корок, высыпания 
локализуются на лице и конечностях. С возрастом 
лихеноидный компонент начинает преобладать 
над экссудативным, характерно появление папул, 
инфильтрации на лице, шее, верхних конечностях. 
На основании наличия или отсутствия аллергии 
у пациента принято разделение атопического дер-
матита на «внутренний» (intrinsic) и «внешний» (ex-
trinsic) типы. У 15—45% пациентов, страдающих 
атопическим дерматитом, в крови определяется 
повышенный уровень общего и аллергенспецифи-
ческих IgE, а также положительные кожные аллер-
гические пробы. Этот тип атопического дерматита 
определяют как «внутренний» (intrinsic). Напротив, 
атопический дерматит, при котором отсутствует 
сенсибилизация к пищевым или аэроаллергенам, 
определяют как «внешний» тип [23]. 
В исследовании Y. Park и соавт. была сделана 
попытка обнаружить различия между двумя типа-
ми атопического дерматита на уровне протеома. 
Субстратом для исследования являлась первичная 
культура фибробластов, полученных из очагов по-
ражения у больных «внешним» и «внутренним» ти-
пами атопического дерматита. В качестве контроля 
использовали культуру фибробластов, полученную 
при биопсии кожи здоровых доноров. методом дву-
мерного электрофореза в культуре фибробластов 
из очагов атопического дерматита был выделен 31 
белок, экспрессия 18 из которых была увеличена 
по сравнению с контролем, экспрессия 8 белков бы-
ла снижена и в 5 белках были обнаружены посттран-
сляционные модификации. Идентификация белков 
проводилась методом MALDI-TOF. Кроме того, мето-
дом полуколичественно-полимеразной цепной реак-
ции (ПЦР) в режиме реального времени определяли 
количество мРНК четырех из идентифицированных 
белков с повышенной экспрессией (белка 4, связы-
вающего FK-506, оптинейрина, аннексина A5, PGM 
3) и четырех белков с посттрансляционными моди-
фикациями. Авторы отводят важную роль в пато-
генезе атопического дерматита дефекту в процессе 
посттрансляционной модификации белков, таких 
как виментин, промежуточная АТФаза (transitional-
ER ATPase), архаин и NCC27, а также увеличению 
экспресcии белков PGM3, OPTIN и промежуточной 
АТФазы по сравнению с нормальной кожей. Кроме 
того, большое значение имеет фактор некроза опу-
холи α, экспрессия которого увеличена в макрофа-
гах больных «внешним» типом атопического дерма-
тита [24]. 
В другой работе эта же группа исследователей 
в первичной культуре фибробластов из очагов ато-
пического дерматита методом 2D-электрофореза 
с последующей MALDI-TOF масс-спектрометрией 
выявили ряд белков, ассоциированных с атопи-
ческим дерматитом. Так, при атопическом дер-
матите было обнаружено увеличение экспрессии 
убиквитин-специфичной протеиназы 14, тогда как 
экспрессия цитовиллина-1, изоформы С глутамина-
зы, изоформы 5 кальдесмона 1, нуклеофосмина-1, 
chloride intracellular channel 4 и эстеразы D была 
снижена. Изменение экспрессии последних четы-
рех белков было обнаружено на уровне как транс-
крипции, так и трансляции (что подтверждено ме-
тодом ПЦР в реальном времени), поэтому они могут 
играть важную роль в патогенезе атопического дер-
матита. Данные белки в коже участвуют в адгезии 
клеток (цитовиллин), входят в состав цитоскелета 
(chloride intracellular channel 4) и внеклеточного ма-
трикса, они участвуют в регуляции апоптоза кера-
тиноцитов и Т-лимфоцитов, поэтому могут играть 
роль в цитокинопосредованном воспалении [25]. 
Кроме того, последние исследования показывают, 
что важную роль в патогенезе атопического дерма-
тита могут играть ферменты [26]. В первую очередь 
это ацетальдегиддегидрогеназа 1 (ALDH1), экспрес-
сия которой при атопическом дерматите «внешнего» 
и «внутреннего» типов снижена на уровне как мРНК, 
так и белковых продуктов. 
Как известно, атопический дерматит, в част-
ности «внешний» его тип, часто сопровождается 
эозинофилией, в основе которой лежит увеличе-
ние продолжительности жизни эозинофилов или 
уменьшение апоптоза этих клеток [10]. Для выяв-
ления белков, вовлеченных в анти-апоптотический 
процесс, S. Yoon и соавт. исследовали протеомный 
профиль эозинофилов больных атопическим дер-
матитом с эозинофилией и здоровых доноров [34]. 
При исследовании методом 2D-электрофореза об-
разцов от больных атопическим дерматитом ав-
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торы обнаружили больше белковых пятен (1310 
± 58), чем в образцах от здоровых доноров (1121 ± 
40). методом MALDI-TOF масс-спектрометрии было 
идентифицировано 70 белков, 51 из которых име-
ли различия в уровне экспрессии между исследуе-
мыми группами. При эозинофилии было выявлено 
увеличение экспрессии 46 белков, 19 из которых 
задействованы в передаче сигнала (signalling), 8 
в регуляции метаболизма, 4 в запуске апоптоза и 3 
участвуют в воспалении. Наиболее выраженное 
увеличение экспрессии наблюдалось для циклина 
А2, voltage-dependent anion channel protein 2 и бел-
ка 8, связывающего FK506 (38 кД). Действитель-
но, циклин А2 и белок, связывающий FK506, могут 
быть вовлечены в анти-апоптотический механизм 
в эозинофилах, так как эти белки ассоциированы 
с клеточным циклом и принимают участие в кле-
точной пролиферации [33]. Экспрессия 5 белков 
у больных атопическим дерматитом была снижена 
по сравнению с контрольной группой. Среди этих 
белков один полностью отсутствовал в эозинофилах 
больных атопическим дерматитом. С помощью им-
мунопреципитации и иммуноблоттинга исследова-
тели определили, что этот белок является тирозин-
фосфорилированной формой Grb7 adaptor protein. 
Авторы предполагают, что уменьшение экспрессии 
фосфорилированной формы этого белка, а также 
регулирующего его белка fokal adhesion kinase (FAK) 
в группе больных атопическим дерматитом может 
быть связано с антиапоптотическим процессом при 
эозинофилии, например путем ингибирования Ras-
сигнального пути [34].
W. Kim и соавт. провели протеомный анализ 
мононуклеарных клеток из периферической кро-
ви пациентов, страдающих атопическим дерма-
титом, и здоровых доноров. В исследовании при-
меняли метод 2D-электрофореза с последующей 
MALDI-TOF масс-спектрометрией, затем результа-
ты эксперимента были подтверждены с использо-
ванием методов real-time ПЦР и иммуноблоттинга. 
Значительные различия между этими группами 
отмечались в экспрессии 14 белков. У больных 
атопическим дерматитом отмечалось увеличе-
ние экспрессии белка PITPNB, а также двукратное 
снижение экспрессии белка α-SNAB, который уча-
ствует в трансмембранном транспорте. Последние 
исследования показали, что этот белок может ис-
пользоваться в качестве терапевтической мишени 
при сахарном диабете, раке и некоторых невро-
логических заболеваниях [3]. Экспрессия белков 
цитоскелета винкулина и FLNA также снижена 
в мононуклеарах периферической крови больных 
атопическим дерматитом. Увеличена экспрессия 
белка PITPNB [17].
Псориаз
Псориаз является одним из самых распростра-
ненных хронических дерматозов, им страдает около 
2% населения развитых стран [30]. Заболевание ха-
рактеризуется появлением на коже розово-красных 
папул, склонных к слиянию в бляшки, которые 
могут занимать обширные участки тела, вплоть 
до эритродермии. В развитии заболевания лежат 
активация в коже Т-лимфоцитов (преимущественно 
Т1-хелперов), а также гиперпролиферация керати-
ноцитов [18, 22].
С целью идентификации белков, вовлеченных 
в патогенез псориаза, проводились исследова-
ния белковых паттернов кератиноцитов методом 
2D-электрофореза. Например, J. Celis и соавт. 
проводили сравнение белкового профиля керати-
ноцитов из псориатических очагов и кератиноци-
тов из кожи здоровых доноров. Авторы выявили 
6 белков, продукция которых при псориазе была 
повышена в 5 раз и более по сравнению с кожей 
здоровых доноров и свободной от высыпаний ко-
жей больных псориазом. Кажущиеся молекуляр-
ные массы этих белков составляли 40,3, 12,4, 11,9, 
11,6, 11,6 и 10,1 кДа. Однако в этой ранней ра-
боте идентификацию белков не проводили [6, 7]. 
В исследовании P. Madsen и соавт. также методом 
2D-электрофореза осуществляли сравнение кера-
тиноцитов из очагов псориаза и из кожи здоровых 
доноров [20]. В результате были выявлены низко-
молекулярные белки, экспрессия которых значи-
тельно увеличена при псориазе: псориазин, кал-
гранулин В (также известный как MRP 14), калпро-
тектин (L1), калгранулин А (MRP 8) и цистатин A. 
Кроме того, авторами был идентифицирован но-
вый ассоциированный с псориазом белок, связы-
вающий жирные кислоты (psoriasis-associated fatty 
acid-binding protein, PA-FABP). 
T. Plavina и соавт. методом жидкостной хромато-
графии и масс-спектрометрии выявили значитель-
ное увеличение концентрации белков цитоскелета 
и их фрагментов в крови больных псориазом. Эти 
белки играют роль в межклеточной адгезии, взаи-
модействии клетки с внеклеточным матриксом, ее 
пролиферации и миграции, формировании межкле-
точных синапсов, т. е. в механизмах, которые и яв-
ляются ключевыми в патогенезе псориаза. Это та-
кие белки, как талин, винкулин, паксиллин, фила-
мин и стимулируемый вазодилатацией фосфопро-
теин (VASP). Концентрация кальгранулинов А и B, 
которые являются Ca2+-связывающими белками, 
также увеличена в крови больных псориазом. Авто-
ры предполагают, что гиперпродукция кальграну-
линов ведет к нарушению гомеостаза Ca2+ в эпидер-
мисе и повреждению внутри- и внеклеточных струк-
тур цитоскелета, запускает их протеолиз, что вызы-
вает увеличение концентрации белков цитоскелета 
в сыворотке крови. По другой гипотезе, увеличение 
концентрации циркулирующих белков цитоскелета 
и их фрагментов приводит к аутоиммунному ответу 
на них. Кроме того, авторы обнаружили, что у боль-
ных псориазом снижен протеолиз фибриногена, что 
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выражалось в уменьшении числа и концентрации 
его фрагментов в сыворотке крови. Возможно, что 
нарушения протеолиза фибриногена у лиц, стра-
дающих псориазом, имеют связь с повышенным ри-
ском развития у них сердечно-сосудистых заболева-
ний [28].
Излюбленными местами локализации высыпа-
ний при вульгарном псориазе является кожа лок-
тей, коленей, волосистой части головы, а также 
места, подвергающиеся трению и травматизации. 
Существуют другие клинические проявления псо-
риаза, например, каплевидный псориаз, характе-
ризующийся высыпаниями в виде красных пятен 
с шелушением на поверхности на коже туловища 
и конечностей. Этот тип чаще встречается у мо-
лодых людей после воздействия провоцирующего 
фактора (например, стрептококковой инфекции) 
и может со временем трансформироваться в вуль-
гарный псориаз, что служит доказательством род-
ственности этих заболеваний. Однако некоторые 
авторы считают эти состояния самостоятельны-
ми заболеваниями с различным иммунопатогене-
зом [11]. С целью идентификации белков, вовле-
ченных в патогенез этих двух типов псориаза, L. 
Carlen и соавт. проводили сравнение протеомных 
профилей кожи из очагов вульгарного и каплевид-
ного псориаза [5]. В качестве контроля использо-
вали кожу больных хронической экземой и здо-
ровых доноров. В исследовании применяли метод 
2D-электрофореза, затем выбранные белки были 
идентифицированы методом MALDI-TOF масс-
спектрометрии. Авторы идентифицировали 21 бе-
лок, экспрессия которых имела значительные раз-
личия в псориатической коже (независимо от типа) 
и здоровой коже. Экспрессия цитокератинов 10 
и 17, а также белка SCCA-2 была выше при обоих 
типах псориаза по сравнению с нормальной кожей. 
Эти результаты подтверждают данные предыду-
щих работ, где было показано, что белок SCCA-2 
принадлежит к семейству ингибиторов сериновых 
протеиназ, и его концентрация в сыворотке крови 
больных псориазом, а также экспрессия в пора-
женной коже коррелируют с тяжестью заболева-
ния [31]. Экспрессия белка RhoGDI при псориазе, 
независимо от формы заболевания, была также 
увеличена по сравнению со здоровой кожей. Этот 
белок принадлежит к Rho-семейству, вовлеченно-
му в трансформацию и адгезию клеток путем ре-
гуляции актинового цитоскелета. При бляшечном 
псориазе в сравнении со здоровой коже отмечалось 
увеличение экспрессии цитокератинов 14 и 17, 
HSP27 и 14-3-3σ, а снижение экспрессии показано 
для цитокератинов 10 и 15, а также кальцинейри-
на. Авторы обнаружили значимые различия между 
каплевидным и вульгарным псориазом при исполь-
зовании кластерного анализа значений белковой 
экспрессии. На этом основании они предполагают, 
что эти два типа псориаза являются различными 
по своей природе состояниями. Интересно, что при 
кластерном анализе каплевидный псориаз оказы-
вается ближе к хронической экземе, чем к вуль-
гарному псориазу, что, возможно, свидетельствует 
о влиянии длительности воспалительного процесса 
на кластеризацию. 
В пилотном исследовании E. Cowen и соавт. сде-
лали попытку обнаружить белковые маркеры, отли-
чающие хронические заболевания кожи (в данной 
работе в качестве контрольной группы были выбра-
ны больные псориазом) от опухолевой стадии грибо-
видного микоза [9]. Это заболевание характеризует-
ся клональной пролиферацией и миграцией в кожу 
злокачественных Т-лимфоцитов или NK-клеток. 
Клинические проявления грибовидного микоза мо-
гут быть представлены эритематозными пятнами, 
бляшками и туморозными элементами, на послед-
них стадиях в патологический процесс могут во-
влекаться внутренние органы. Однако высыпания 
настолько разнообразны, что часто диагностиру-
ются как атопический дерматит, розовый лишай, 
псориаз и т. д., за что грибовидный микоз называют 
«великим имитатором» [35]. В исследовании исполь-
зовали сыворотку крови больных грибовидным ми-
козом, псориазом и здоровых доноров. Для анализа 
применялся метод SELDI-TOF масс-спектрометрии. 
Авторы сообщают, что этот метод позволяет диф-
ференцировать опухолевую стадию грибовидного 
микоза от псориаза, его чувствительность состав-
ляет 78,6% (78,6%), специфичность — 86,7% (93,8%) 
(в зависимости от использовавшейся платформы 
для масс-спектрометрии). чувствительность метода 
при сравнении сыворотки крови больных псориазом 
и здоровых доноров составляла 86,7% (93,8%), спец-
ифичность — 75,0% (76,9%). Сыворотку больных 
грибовидным микозом возможно отличить от сыво-
ротки здоровых доноров с чувствительностью 62,5% 
(71,4%) и специфичностью 91,7% (92,9%). Исследо-
ватели выделили 11 пиков, имевших значительные 
статистические различия при сравнении сыворот-
ки больных грибовидным микозом и здоровых лиц, 
идентификация их в работе проведена не была. Од-
нако авторы обнаружили зависимость между вы-
живаемостью пациентов и интенсивностью данных 
пиков [9].
В заключение следует подчеркнуть, что исследо-
вания в области протеомики кожных болезней на-
ходятся на ранней стадии развития. На настоящий 
момент имеется информация лишь об отдельных 
работах с применением протеомных технологий — 
двумерного электрофореза и масс-спектрометрии. 
Кроме того, усилия в данной области сосредоточены 
на анализе наиболее распространенных дермато-
зов — атопического дерматита и псориаза, и име-
ется всего несколько работ, посвященных другим 
заболеваниям, например грибовидному микозу или 
вульгарным угрям. Тем не менее, в дерматологии 
протеомный анализ представляется перспектив-
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ным направлением, так как позволит расширить 
знания специалистов о молекулярных механизмах 
патогенеза хронических заболеваний кожи. Воз-
можность идентификации белков — потенциальных 
биомаркеров заболеваний и мишеней для воздей-
ствия лекарственных средств создает предпосылки 
для развития в дерматологии подходов доказатель-
ной молекулярной медицины. 
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